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𝑝𝑠𝑣𝑚>0.5 のアミノ酸残基を MoRF 領域、それ以外のアミノ酸残基を
MoRF領域でないと予測する。アライメントによる予測では、学習用デ
ータセットとテストデータセットをアライメントし，テストデータセッ









































 本研究では、長いウィンドウにおいては Hirose ら [3]による















 Net Charge 
Net Chargeは Uverskyら[9]の研究を参考にした。具体的にはリシン 










































を使用した 10-fold Cross Validationによる実験を行った．Accuracyが
高い上位 3 件までの実験結果を表 1 に示す。表 1 より、短いウィンド
ウサイズを 55，長いウィンドウサイズを 101 に設定した場合の実験結
果が最も良いため，提案手法ではウィンドウサイズを 55，101に設定す
る． 
表 1 10-fold Cross Validationによる学習の結果 
ウィンドウ 
サイズ 
Accuracy TPR TNR AUC 
55,101 0.99023 0.98985 0.99061 0.99593 
55,91 0.99010 0.98883 0.99137 0.99505 





セットを使用し、10-fold Cross Validationによる実験を行い、結果は表 
2の通りとなった。 
表 2 TESTデータセットを使用した場合の予測結果 
手法 Accuracy TPR TNR AUC 
MoRFpred 0.937 0.254 0.951 0.673 
提案手法 0.878 0.257 0.912 0.618 
 
4.3.2. IDEALデータセットを使用した実験 
 MoRFpred の評価実験で使用された TEST データセットは信頼性が
疑わしいデータも存在するため、4.1 節で述べた IDEAL データセット
を使用した実験を行い、提案手法と MoRFpred を比較した。ここで、
MoRFpredは配列長が 1000以上のアミノ酸配列には使用できないため、




表 3 IDEALデータセットを使用した場合の予測結果 
手法 Accuracy TPR TNR AUC 
提案手法 0.985 0.987 0.988 0.992 
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